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摘要：为了解北京丁香的质体基因组特征，本研究分析了北京丁香的质体基因组结构和基因构成，并联合其

它 ３５ 个木犀科物种和 ２ 个泡桐科物种进行了系统发育分析。 结果表明：１） 北京丁香的质体基因组共编码

１３１ 个基因，包含 ３６ 个 ｔＲＮＡ 基因、８ 个 ｒＲＮＡ 基因和 ８７ 个 ｍＲＮＡ 基因，分别占所有注释基因的 ２７. ４８％、
６. １１％和 ６６. ４１％；２） 在该质体基因组的密码子组成中，ＲＳＣＵ 值大于 １ 的密码子有 ３０ 个，３１ 个密码子的

ＲＳＣＵ 值小于 １，且密码子有以 Ｇ 和 Ｃ 结尾的使用偏好性；３） 北京丁香质体基因组中共识别出 １７８ 个正向重

复序列和 １７７ 个回文重复序列；４） ＮＪ 系统发育树表明北京丁香与丁香属植物暴马丁香亲缘关系较为密切，
丁香属植物与女贞属植物亲缘关系密切。
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　 　 北京丁香（Ｓｙｒｉｎｇａ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ ｓｕｂｓｐ． ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ）
是木犀科（Ｏｌｅａｃｅａｅ）植物网脉丁香（Ｓｙｒｉｎｇａ ｒｅｔｉｃ⁃
ｕｌａｔａ）的亚种［１］。 为落叶小乔木或大灌木，部分

植株可高达 １０ ｍ，树皮呈灰棕色或者褐色、细长、
向外伸展，有明显的皮孔，新生枝条有柔毛。 叶片

形状是常见的椭圆形或卵形，花冠呈白色，其长度

约为 ３ ～ ４ ｍｍ，呈辐射状［１—３］。 北京丁香花期为

５—８ 月，因花香怡人，常被用于提炼精油、制作空

气清洗剂和化妆品等［４］。 其挥发油具有抗菌、消
炎、抑制肿瘤、镇痛以及止泻等多种功效［１，５—６］，其
嫩叶亦可作茶饮，有清热解毒功效［７］。 北京丁香

具有良好的耐寒性、耐干旱性、耐高温性等抗逆

性，因此被广泛应用于城乡庭院绿化中［８—９］。
质体是绿色植物所特有的半自主性细胞器，

包含白色体、有色体和叶绿体 ３ 种类型，三者共享

一套遗传系统，即质体基因组［１０—１１］。 根据现有

ＮＣＢＩ 公开数据显示，植物质体基因组大小在

３. ８４～ １３２０. ６１ ｋｂ 之间 （ ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．
ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ｎｕｃｃｏｒｅ），其中高湖泊红球藻 （Ｈａｅｍａｔｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ ｌａｃｕｓｔｒｉｓ）的质体基因组最大（１ ３２０．６１ ｋｂ），
一 个 拟 胶 毛 藻 相 似 种 （ Ｃｈａｅｔｏｐｈｏｒｏｐｓｉｓ ｃｆ．

ａｔｔｅｎｕａｔａ）的质体基因组最小（３. ８４ ｋｂ）。 而在陆

生植物中，质体基因组大小一般在 １２０～１８０ ｋｂ 之

间，大约编码 ６０ ～ １００ 个蛋白编码基因（ Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅ，ＣＤＳ）、２５ ～ ３２ 个转运 ＲＮＡ （Ｔｒａｎｓｆｅｒ
ＲＮＡ， ｔＲＮＡ） 及 ４ 个 核 糖 体 ＲＮＡ （ Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ
ＲＮＡ，ｒＲＮＡ） ［１２］，拥有丰富的遗传信息，容易获

取，且测序难度较小［１３］。 多数植物的质体 ＤＮＡ
为双链环状，但伞藻（Ａｃｅｔａｂｕｌａｒｉａ）等少数植物为

线状［１４］。 目前公认的质体基因组有母系遗传、父
系遗传和双亲遗传 ３ 种遗传方式［１５］，被子植物的

质体基因组一般遵循母系遗传，但也有少部分遵

循父系遗传，如胡萝卜属［１６］、番薯属［１７］ 和甘草

属［１８］等，裸子植物一般遵循父系遗传［１９］。 总体

来说，质体基因组具有低碱基替换率、母系遗传、
基因组序列存在保守性、分子量小等优点，使得其

在植物的系统进化、物种分类与鉴定等研究中得

到广泛的应用［２０］。 吴民富等［２１］ 采用高通量测序

技术开展猫尾草叶绿体基因组测序，研究发现猫

尾草与同属狸尾豆的亲缘关系最近［２２］。 尚明越

等［２２］通过采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 技术对紫皮石斛进行测

序，发现紫皮石斛叶绿体基因组呈典型四分体结
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构，并且与兜唇石斛亲缘关系最近。
本研究拟对北京丁香的质体基因组进行测

序、组装和注释等生物信息学分析，并根据注释好

的完整质体基因组绘制图谱，随后分析密码子偏

好性、散在重复序列以及简单重复序列，最后结合

已公开的 ３５ 种木犀科和 ２ 种泡桐科植物的质体

基因组序列构建系统发育树。 基于此，揭示丁香

属植物亲缘关系，探明丁香属植物起源、进化及分

类阶元的系统发育，为今后北京丁香的分子育种

提供遗传学背景信息，也为北京丁香在园林绿化

中的应用提供理论依据，更为北京丁香未来的进

化和生态学研究提供有效的支撑。

１　 实验材料与方法

１．１　 材料来源

在青海省西宁市植物园（３６°３７′Ｎ，１０１°４６′Ｅ，
海拔 ２２５０ ｍ）采集北京丁香成熟且无病虫害的叶

片放入茶包中，加入硅胶干燥剂，带回实验室后于

－２０ ℃保存。 另取部分带有健康叶片的北京丁香

枝条制成标本，保存于中国科学院西北高原生物

研究所青藏高原生物标本馆中。

１．２　 ＤＮＡ 的提取、测序与组装

用 ２×ＣＴＡＢ 法提取北京丁香总的 ＤＮＡ，将提

取到 的 符 合 相 关 要 求 的 ＤＮＡ 基 于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＮｏｖａＳｅｑ 平台进行高通量测序，此项工作交由南

京集思慧远生物科技有限公司完成。 为保证后续

实验结果的科学性，测序得到的原始数据需进行

质量控制，截除 ｒａｗ ｒｅａｄｓ 中带有测序接头的序

列、引物序列以及质量值小于 ５ 的碱基数占整个

ｒｅａｄ 的 ５０％以上的序列，从而得到最终待分析的

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ。 随后将其公司自建的质体基因组数

据库用 ｂｏｗｔｉｅ２ ｖ２．２．４（ｈｔｔｐ：∥ｂｏｗｔｉｅ－ｂｉｏ． ｓｏｕｒｃｅ⁃
ｆｏｒｇｅ．ｎｅｔ ／ ｂｏｗｔｉｅ２ ／ ｉｎｄｅｘ． ｓｈｔｍｌ）进行比对，随后将

获得的 ｃｐＤＮＡ 测序序列利用 ｆａｓｔｐ 软件对数据进

行质量控制［２３］。 最后采用 ＳＰＡｄｅｓ 软件将质体基

因组进行组装。

１．３　 质体基因组注释、基因组图谱绘制

将测序所获得的北京丁香质体基因组序列

（ｆａｓｔａ 格式），应用在线注释软件 ＧｅＳｅｑ 进行基因

注释［２４］。 具体步骤为：上传 ｆａｓｔａ 格式的 ｃｐＤＮＡ
序列，参数选择 Ｃｉｒｃｕｌａｒ、 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｏｕｒｃｅ；勾选

Ｃｈｌｏё ｖ０．１．０，选择 ＣＤＳ、ｔＲＮＡ、ｒＲＮＡ，剩余参数默

认；点击 ｓｕｂｍｉｔ 获得北京丁香质体基因组的注释

结果，人工校对后保存。 最后利用在线软件 ＯＧ⁃
ＤＲＡＷ（ ｈｔｔｐｓ：∥ｃｈｌｏｒｏｂｏｘ． ｍｐｉｍｐ － ｇｏｌｍ． ｍｐｇ． ｄｅ ／
ＯＧＤｒａｗ．ｈｔｍｌ）进行质体基因组图谱的绘制［２５］。

１．４　 同义密码子相对使用度（ｒｅｌｃｅｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ
ｃｏｎｄｏｎ ｕｓａｇｅ，ＲＳＣＵ）分析

　 　 密码子在遗传信息翻译成蛋白质的过程中起

着至关重要的作用，氨基酸（甲硫氨酸和色氨酸

除外）至少带有两个以上的密码子［２６］。 一方面密

码子具有简并性，因为每个氨基酸对应多种密码

子，所以有着多个密码子编码相同氨基酸的现

象［２７］。 另一方面密码子还具有使用偏好性，是指

同义密码子不仅在不同基因组中的使用频率不

同，而且在同一基因组的不同基因中也不相

同［２８］。 而密码子的这种偏好性被认为是物种进

化的特征之一，是遗传漂变、物种突变、自然选择、
ｔＲＮＡ 的丰度等综合作用的结果［２９］。 研究密码子

偏好性不仅对于探究生物的进化发展有帮助，而
且对于外源基因的表达有十分重要的意义［３０—３１］。
本研究中密码子的运用频率和 ＲＳＣＵ 值利用

ＣｏｄｏｎＷ 软件进行测试［３２］。

１．５　 重复序列分析

散在重复序列和串联重复序列是质体基因组

重复序列的两种表达形式。 基因散在重复序列指

基因的重复单位散布在整个基因组中的序列，其
类型有 ４ 种，即反向重复 （Ｒ 型）、正向重复 （ Ｆ
型）、回文重复（Ｐ 型）和完全重复（Ｃ 型） ［３３—３４］。
散在重复序列的分析在分子标记、动植物育种等

方面的研究中起着非常重要的作用［３５］。 本文使

用在线软件 ＲＥＰｕｔｅｒ 鉴定北京丁香质体基因组的

散在重复序列［３６—３７］。
串联序列包括微卫星 ＤＮＡ、小卫星 ＤＮＡ 以

及卫星 ＤＮＡ。 微卫星序列（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ）又
称为 简 单 重 复 序 列 （ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ，
ＳＳＲ），是由小于 １０ ｂｐ 的 ＤＮＡ 组成的串联重复序

列［３６］。 基于叶绿体基因组开发的标记称为叶绿

体微卫星（ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓｃｐ，
ｃｐＳＳＲ），ｃｐＳＳＲ 的核心重复序列类型主要包括单

核苷酸重复、二核苷酸重复、三核苷酸重复和四核
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苷酸重复［３８］。 ｃｐＳＳＲ 技术不仅继承了 ＳＳＲ 分子

标记重复性好、多态性高等诸多优势，而且它还兼

具叶绿体基因组高度保守、单亲遗传特性、独立进

化和对 ＤＮＡ 样本质量的较低要求等优点，因此这

一技术已被广泛应用于多个植物研究领域［３９］。
本研究中 ｃｐＳＳＲ 分析用 ＭＩＳＡ 在线软件（ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｅｂｂｌａｓｔ． ｉｐｋ － ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ． ｄｅ ／ ｍｉｓａ ／ ） 完 成， ＳＳＲ
ｓｅａｒｃｈ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ 设置为 １－８、２－５、３－３、４－３、５－３
和 ６－３，其余参数设置默认值［４０］。

１．６　 系统演化分析

从 ＮＣＢＩ 数据库中选取 ３５ 种木犀科植物和 ２
种泡桐属植物（外类群）的质体基因组序列进行

系统发育分析。 用于构建系统发育树的木犀科植

物包括：５ 种女贞属（ Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ）植物、１４ 种丁香

属（Ｓｙｒｉｎｇａ）植物、３ 种流苏树属（Ｃｈｉｏｎａｎｔｈｕｓ）植
物、２ 种岛蜡树属 （ Ｎｅｓｔｅｇｉｓ ） 植 物， 木 樨 榄 属

（Ｏｌｅａ）植物、鳞瓣榄属（Ｈａｅｎｉａｎｔｈｕｓ）植物、泽蜡

树属（Ｆｏｒｅｓｔｉｅｒａ）植物、总序桂属（Ｐｈｉｌｌｙｒｅａ）植物、
大 苞 榄 属 （ Ｐｉｃｃｏｎｉａ ） 植 物、 梣 榄 属

（Ｐｒｉｏｇｙｍｎａｎｔｈｕｓ）植物、爪瓣榄属（Ｈｅｓｐｅｒｅｌａｅａ）植
物、 木 樨 属 （ Ｏｓｍａｎｔｈｕｓ ） 植 物、 元 春 花 属

（Ｓｃｈｒｅｂｅｒａ） 植物、梣属 （Ｆｒａｘｉｎｕｓ）、翘果连翘属

（Ａｂｅｌｉｏｐｈｙｌｌｕｍ）植物各 １ 种，外类群泡桐科植物

包括 ２ 种泡桐属（Ｐａｕｌｏｗｎｉａ）植物（表 １）。 基因

组序列对齐采用 ＭＡＦＦＴ 的在线版本 （ ｏｎｌｉｎｅ
ｖｅｒｓｉｏｎ ｏｆ ａｄｄｆｒａｇｍｅｎｔｓ）完成。 系统进化树的构建

采用 ＭＡＧＡＸ 软件的邻接法 （ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ，
ＮＪ）完成。

２　 结果与分析

２．１ 质体基因组基本特征

２．１．１　 测序及组装结果

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 平台对北京丁香的总

ＤＮＡ 进行测序，测序度长为 ＰＥ １５０。 测序结果获

得 ＲｅａｄＳｕｍ 的数量为 ３３ ７５８ ８７１，Ｃｌｅａｎ Ｄａｔａ 的总

碱基数约为 ９. ４３ Ｇｂ，ＧＣ 含量为 ３４. ８５％，Ｑ２０ 的

含量为 ９７. ２７％，Ｑ３０ 的含量为 ９２. ４９％。
２．１．２　 北京丁香质体基因组基本特征

经过测序、质控、组装得到全长为 １５５ ８１９ ｂｐ

的 北 京 丁 香 质 体 基 因 组 （ ＮＣＢＩ 登 录 号：
ＭＮ９０１６３２．１）的完整序列。 经注释，发现该质体基

因组结构与许多其他被子植物结构相似，均为四分

的环状结构，分别为大单拷贝区域（ ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ
ｃｏｐｙ，ＬＳＣ）、小 单 拷 贝 区 域 （ ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙ，
ＳＳＣ）、反向重复区（ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ，ＩＲ），其中

ＩＲＡ 和 ＩＲＢ 为反向重复序列的组成部分，ＬＳＣ、
ＳＳＣ、ＩＲＡ、ＩＲＢ 长度分别为 ８７ ０５５、４０ ０６４、１４ ３５０和
１４ ３５０ ｂｐ。 两个 ＩＲ 区域由 ＬＳＣ 和 ＳＳＣ 分隔开。
质体基因组序列的 ＧＣ 含量为 ３８. ０６％。 北京丁香

的质体基因组注释了 ３６ 个 ｔＲＮＡ 基因，８ 个 ｒＲＮＡ
基因和 ８７ 个蛋白质编码基因，共 １３１ 个。 三者分

别占所有注释基因的 ２７. ４８％、６. １１％和 ６６. ４１％
（表 ２，图 １）。
２．１．３　 ＲＳＣＵ 结果

北京丁香质体基因组密码子使用率结果表明

（表 ３，图 ２）：有 ３０ 个密码子的 ＲＳＣＵ 值大于 １，
其中有 ２８ 个密码子以 Ａ ／ Ｕ 结尾；３１ 个密码子的

ＲＳＣＵ 值小于 １，其中有 ２９ 个密码子以 Ｇ ／ Ｃ 结

尾；且 Ｔｒｐ（色氨酸）无密码子偏好性，因为它的

ＲＳＣＵ 值等于 １。
２．１．４　 散在重复序列分布

使用 ＲＥＰｕｔｅｒ 软件对北京丁香质体基因组进

行散在重复序列调查（图 ３）。 在北京丁香质体基

因组中仅发现正向重复序列（Ｆ 型）和回文重复序

列（Ｐ 型），无反向重复序列（Ｒ 型）和完全重复（Ｃ
型）序列。 其中 Ｆ 型序列 １７８ 个，Ｐ 型 １７７ 个。 散

在重复序列长度大多集中在 １５～２２ ｂｐ 之间，占比

约为 ８５. １％。 无论是 Ｐ 型还是 Ｆ 型，都很少有长

度大于 ２２ ｂｐ 的重复序列，而长度超过 １０８８ ｂｐ 的

重复序列仅有 ２ 个，为回文重复序列。
使用 ＭＩＳＡ 软件进行 ｃｐＳＳＲ 的分析（图 ４）。

ｃｐＳＳＲ 在整个基因组中并非平均分布，其分布情

况如下：ＬＳＣ 区域中有 １４２ 个（６５. １０％），其中包

括在 Ｅｘｏｎ 中 ３４ 个、 Ｉｎｔｒｏｎ 中 ２５ 个， 以 及

Ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ 中 ８３ 个； ＳＳＣ 区 域 中 有 ５０ 个

（２２. ９０％），其中包括在 Ｅｘｏｎ 中 ２３ 个、Ｉｎｔｒｏｎ 中 ５
个，以及 Ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ 中 ２２ 个； ＩＲ 区域中有 ２６ 个

（１１. ９０％），其中包括在 Ｅｘｏｎ 中 １８ 个、Ｉｎｔｒｏｎ 中 ２
个，以及 Ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ 中 ６ 个。
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表 １　 参与系统发育树构建的物种信息
Ｔａｂ．１ Ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ

科名 属名 物种名称 拉丁名 登录号

木犀科

女贞属

丁香属

流苏树属

岛腊树属

翅果连翘属

元春花属

梣属

木樨榄属

鳞瓣榄属

总序桂属

大苞榄属

木樨属

梣榄属

泽蜡树属

爪瓣榄属

细女贞 Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｇｒａｃｉｌｅ ＭＨ８１７９１４．１
女贞 Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｌｕｃｉｄｕｍ ＭＨ３９４２０７．１

日本女贞 Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ ＭＨ８１７９１５．１
小叶女贞 Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｑｕｉｈｏｕｉ ＭＮ７２３８６３．１
欧洲女贞 Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ ＭＨ８１７８７４．１
暴马丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ ｓｕｂｓｐ． ａｍｕｒｅｎｓｉｓ ＭＷ５２５２８３．１
北京丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａｓ ｕｂｓｐ． ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ ＭＮ９０１６３２．１

小叶巧玲花 Ｓｙｒｉｎｇａ ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ ｓｕｂｓｐ． ｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ ＭＨ８１７８８１．１
小叶巧玲花 Ｓｙｒｉｎｇａ ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ ｓｕｂｓｐ． ｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ ＭＴ８７２６４１．１
垂丝丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｋｏｍａｒｏｗｉｉ ｓｕｂｓｐ． ｒｅｆｌｅｘａ ＭＴ６４８８２３．１
红丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｖｉｌｌｏｓａ ＯＬ４１４７６６．１

春川丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｆａｕｒｉｅｉ ＯＲ２０９２５７．１
羽叶丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｐｉｎｎａｔｉｆｏｌｉａ ＯＭ９１２７７６．１
辽东丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｗｏｌｆｉｉ ＭＮ９０１６３１．１
云南丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ ＭＨ８１７９４３．１
波斯丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｐｅｒｓｉｃａ ＭＨ８１７８８０．１
羽叶丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｐｉｎｎａｔｉｆｏｌｉａ ＭＧ９１７０９５．１
紫丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｏｂｌａｔａ ＭＴ０２５８１８．１
欧丁香 Ｓｙｒｉｎｇａ ｖｕｌｇａｒｉｓ ＭＧ２５５７６８．１

短序流苏树 Ｃｈｉｏｎａｎｔｈｕｓ ｂｒａｃｈｙｓｔａｃｈｙｓ ＭＫ２９９３８８．１
腋花流苏树 Ｃｈｉｏｎａｎｔｈｕｓ ａｘｉｌｌａｒｉ ＭＨ８１７８８２．１

新几内亚流苏树 Ｃｈｉｏｎａｎｔｈｕｓ ｂｒａｓｓｉｉ ＭＨ８１７８８３．１
岛蜡树 Ｎｅｓｔｅｇｉｓ ａｐｅｔａｌａ ＭＧ２５５７５８．１

黑岛蜡树 Ｎｅｓｔｅｇｉｓ ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉｉ ＭＨ８１７９１６．１
翅果连翘 Ａｂｅｌｉｏｐｈｙｌｌｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ ＫＴ２７４０２９．１
元春花 Ｓｃｈｒｅｂｅｒａ ａｌａｔａ ＭＨ８１７９３９．１

美国白梣 Ｆｒａｘｉｎｕｓ ａｍｅｒｉｃａｎａ ＭＨ８１７９０７．１
木樨榄 Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ ＧＵ９３１８１８．１
鳞瓣榄 Ｈａｅｎｉａｎｔｈｕｓ ｓａｌｉｃｉｆｏｌｉｕｓ ＭＨ８１７９１３．１
总序桂 Ｐｈｉｌｌｙｒｅａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ ＭＨ８１７９３６．１

亚速尔大苞榄 Ｐｉｃｃｏｎｉａ ａｚｏｒｉｃａ ＭＨ８１７９３７．１
丹桂 Ｏｓｍａｎｔｈｕｓ ａｕｓｔｒｏｃａｌｅｄｏｎｉｃｕｓ ＭＫ２９９３９７．１
梣榄 Ｐｒｉｏｇｙｍｎａｎｔｈｕｓ ｈａｓｓｌｅｒｉａｎｕｓ ＭＨ８１７８７９．１

佛州泽蜡树 Ｆｏｒｅｓｔｉｅｒａ ｓｅｇｒｅｇａｔａ ＭＨ８１７９０６．１
爪瓣榄 Ｈｅｓｐｅｒｅｌａｅａ ｐａｌｍｅｒｉ ＬＮ５１５４８９．１

泡桐科
泡桐属 毛泡桐 Ｐａｕｌｏｗｎｉａ ｔｏｍｅｎｔｏｓａ ＫＰ７１８６２４．１
泡桐属 毛泡桐 Ｐａｕｌｏｗｎｉａ ｔｏｍｅｎｔｏｓａ ＭＫ８７５７７８．１

表 ２　 北京丁香质体基因组注释基因信息
Ｔａｂ．２ Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｙｒｉｎｇａ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ ｓｕｂｓｐ． ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｏｍｅ

基因功能分类 基因种类 基因名称 基因数量 ／ 个

自我复制相关基因

核糖体 ＲＮＡ 基因 ｒｒｎ１６×２，ｒｒｎ２３×２，ｒｒｎ４．５×２，ｒｒｎ５×２ ８

转运 ＲＮＡ 基因

ｔｒｎＨ－ＧＵＧ，ｔｒｎＫ－ＵＵ， ｔｒｎＱ－ＵＵＧ， ｔｒｎＳ－ＧＣＵ， ｔｒｎＧ－ＧＣＣ× ２， ｔｒｎＲ－
ＵＣＵ，ｔｒｎＣ－ＧＣＡ，ｔｒｎＤ－ＧＵＣ，ｔｒｎＹ－ＧＵＡ，ｔｒｎＥ－ＵＵＣ，ｔｒｎＭ－ＣＡＵ×２，
ｔｒｎＳ－ＵＧＡ， ｔｒｎｆＭ－ＣＡＵ， ｔｒｎＳ －ＧＧＡ， ｔｒｎＴ－ＵＧＵ， ｔｒｎＬ－ＵＡＡ， ｔｒｎＦ －
ＧＡＡ，ｔｒｎＷ － ＣＣＡ， ｔｒｎＰ － ＵＧＧ， ｔｒｎＬ － ＣＡＡ×２， ｔｒｎＶ － ＧＡＣ×２， ｔｒｎＩ －
ＧＡＵ×４，ｔｒｎＡ－ＵＧＣ×２，ｔｒｎＲ－ＡＣＧ×２，ｔｒｎＮ－ＧＵＵ×２ ， ｔｒｎＬ－ＵＡＧ

３６

ＲＮＡ 聚合酶亚基基因 ｒｐｏＡ，ｒｐｏＢ，ｒｐｏＣ１，ｒｐｏＣ２ ４

核糖体小亚基
ｒｐｓ１６， ｒｐｓ２， ｒｐｓ１４， ｒｐｓ４， ｒｐｓ１８， ｒｐｓ１２×２， ｒｐｓ１１， ｒｐｓ８， ｒｐｓ３， ｒｐｓ１９，
ｒｐｓ７×２， ｒｐｓ１５

１４

核糖体大亚基 Ｒｐｌ３３，ｒｐｌ２０，ｒｐｌ３６，ｒｐｌ１４，ｒｐｌ１６，ｒｐｌ２２，ｒｐｌ１２，ｒｐｌ２３×２，ｒｐｌ３２，ｒｐｌ２ １１
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表 ２　 （续）
Ｔａｂ．２ （Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ）

基因功能分类 基因种类 基因名称 基因数量 ／ 个

光合作用相关基因

光合系统 Ｉ 基因 ｐｓａＢ，ｐｓａＡ，ｐｓａＩ，ｐｓａＪ，ｐｓａＣ ５

光合系统Ⅱ基因
ｐｓｂＡ，ｐｓｂＫ，ｐｓｂＩ，ｐｓｂＭ，ｐｓｂＤ，ｐｓｂＣ，ｐｓｂＺ，ｐｓｂＧ，ｐｓｂＪ，ｐｓｂＬ，ｐｓｂＦ，ｐｓｂＥ，
ｐｓｂＢ，ｐｓｂＴ，ｐｓｂＮ，ｐｓｂＨ １６

ＲｕｂｉｓＣＯ 大亚基 ｒｂｃＬ １
细胞色素 ｂ ／ ｆ 复合物 ｐｅｔＮ，ｐｅｔＡ，ｐｅｔＬ，ｐｅｔＧ，ｐｅｔＢ，ｐｅｔＤ ６

ＡＴＰ 合成酶 ａｔｐＡ，ａｔｐＦ，ａｔｐＨ，ａｔｐＩ，ａｔｐＥ，ａｔｐＢ ６
ＮＡＤＨ 脱氢酶 ｎｄｈＪ，ｎｄｈＣ，ｎｄｈＢ，ｎｄｈＦ，ｎｄｈＤ，ｎｄｈＥ，ｎｄｈＧ，ｄｎｈＩ，ｎｄｈＡ ｎｄｈＨ，ｎｄｈＢ １１

其他基因

蛋白酶 ｃｌｐＰ １
成熟酶 ｍａｔＫ １

囊膜蛋白基因 ｃｅｍＡ １
乙酰辅酶 Ａ 羧化酶亚基基因 ａｃｃＤ １

转录起始因子 ｉｎｆＡ １
Ｃ 型细胞色素合成基因 ｃｃｓＡ １

未知功能基因 叶绿体阅读框 Ｙｃｆ３，ｙｃｆ４，ｙｃｆ２×２，ｙｃｆ５×２，ｙｃｆ１ ７

注：圈内侧和外侧分别代表反向编码和正向编码的基因；灰色圈代表 ＧＣ 含量。 ＬＳＣ：长单拷贝区；ＳＳＣ：短单拷贝区；ＩＲＡ，ＩＲＢ：方向互补区。

图 １　 北京丁香质体基因组图谱

Ｆｉｇ．１ Ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｏｍｅ ｍａｐ ｏｆ Ｓ． ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ
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注：柱状图中柱子的高度表示该氨基酸全部同义密码子 ＲＳＣＵ 值的总数，方块表示每种氨基酸的全部同义密码子。

图 ２　 ＲＳＣＵ 柱状图

Ｆｉｇ．２ ＲＳＣＵ ｈｉｓｔｏｇｒａｍ

表 ３　 北京丁香质体基因组密码子使用率
Ｔａｂ．３ Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｙｒｉｎｇａ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ ｓｕｂｓｐ． ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｏｍｅ

氨基酸 密码子 序号 ＲＳＣＵ 氨基酸 密码子 序号 ＲＳＣＵ
ＡＬＡ ＧＣＡ ４０６ １．１７９ ２ ＡＳＮ ＡＡＣ ２７９ ０．４６８ ６
ＡＬＡ ＧＣＣ ２１４ ０．６２１ ６ ＡＳＮ ＡＡＵ ９１２ １．５３１ ４
ＡＬＡ ＧＣＧ １４３ ０．４１５ ２ ＰＲＯ ＣＣＡ ３２３ １．１７６ ８
ＡＬＡ ＧＣＵ ６１４ １．７８３ ６ ＰＲＯ ＣＣＣ ２０４ ０．７４３ ２
ＣＹＳ ＵＧＣ ６３ ０．４４８ ４ ＰＲＯ ＣＣＧ １５２ ０．５５３ ６
ＣＹＳ ＵＧＵ ２１８ １．５５１ ６ ＰＲＯ ＣＣＵ ４１９ １．５２６ ４
ＡＳＰ ＧＡＣ ２０７ ０．４０４ ６ ＧＬＩＮ ＣＡＡ ６７１ １．５１１ ２
ＡＳＰ ＧＡＵ ８１６ １．５９５ ４ ＧＬＩＮ ＣＡＧ ２１７ ０．４８８ ８
ＧＬＵ ＧＡＡ ９９５ １．４８７ ２ ＡＲＧ ＡＧＡ ４５７ １．７７８ ４
ＧＬＵ ＧＡＧ ３４３ ０．５１２ ８ ＡＲＧ ＡＧＧ １７４ ０．６７６ ８
ＰＨＥ ＵＵＣ ５１１ ０．７２３ ２ ＡＲＧ ＣＧＡ ３５７ １．３８９ ０
ＰＨＥ ＵＵＵ ９０２ １．２７６ ８ ＡＲＧ ＣＧＣ １０２ ０．３９６ ６
ＧＬＹ ＧＧＡ ６９７ １．５８９ ６ ＡＲＧ ＣＧＧ １１４ ０．４４３ ４
ＧＬＹ ＧＧＣ １６５ ０．３７６ ４ ＡＲＧ ＣＧＵ ３３８ １．３１５ ２
ＧＬＹ ＧＧＧ ３２６ ０．７４３ ６ ＳＥＲ ＡＧＣ １２１ ０．３６８ ４
ＧＬＹ ＧＧＵ ５６６ １．２９０ ８ ＳＥＲ ＡＧＵ ４１７ １．２６９ ０
ＨＩＳ ＣＡＣ １２３ ０．４１８ ４ ＳＥＲ ＵＣＡ ３７６ １．１４４ ２
ＨＩＳ ＣＡＵ ４６５ １．５８１ ６ ＳＥＲ ＵＣＣ ３１９ ０．９７０ ８
ＩＬＥ ＡＵＡ ６４７ ０．９２０ ４ ＳＥＲ ＵＣＧ １８２ ０．５５３ ８
ＩＬＥ ＡＵＣ ４３８ ０．６２３ １ ＳＥＲ ＵＣＵ ５５７ １．６９５ ０
ＩＬＥ ＡＵＵ １ ０２４ １．４５６ ５ ＴＨＲ ＡＣＡ ３９７ １．２２４ ４
ＬＹＳ ＡＡＡ ９４６ １．４６６ ６ ＴＨＲ ＡＣＣ ２３９ ０．７３７ ２
ＬＹＳ ＡＡＧ ３４４ ０．５３３ ４ ＴＨＲ ＡＣＧ １３２ ０．４０７ ２
ＬＥＵ ＣＵＡ ３７６ ０．８５８ ０ ＴＨＲ ＡＣＵ ５２９ １．６３１ ６
ＬＥＵ ＣＵＣ １６５ ０．３７６ ２ ＶＡＬ ＧＵＡ ５０７ １．４９４ ４
ＬＥＵ ＣＵＧ １７６ ０．４０１ ４ ＶＡＬ ＧＵＣ １６５ ０．４８６ ４
ＬＥＵ ＣＵＵ ５７３ １．３０７ ４ ＶＡＬ ＧＵＧ １７３ ０．５１０ ０
ＬＥＵ ＵＵＡ ８００ １．８２５ ２ ＶＡＬ ＧＵＵ ５１２ １．５０９ ２
ＬＥＵ ＵＵＧ ５４０ １．２３１ ８ ＴＲＰ ＵＧＧ ４５５ １．０００ ０
ＭＥＴ ＡＵＧ ５９０ １．９９３ ２ ＴＹＲ ＵＡＣ １８８ ０．４１０ ４
ＭＥＴ ＧＵＧ ２ ０．００６ ８ ＴＹＲ ＵＡＵ ７２８ １．５８９ ６
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注：横坐标代表散在重复序列的类型，纵坐标代表散在重复序列的数量。 Ｐ 表示回文重复，Ｄ 表示正向重复。

图 ３　 北京丁香质体基因组散在重复序列分析

Ｆｉｇ．３ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｉｎｔｅｒｓｐｅｒｅｄ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎ ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｓ． ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ ｓｕｂｓｐ． ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ

图 ４　 北京丁香 ｃｐＳＳＲ 分析

Ｆｉｇ．４ ｃｐＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｓ． ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ ｓｕｂｓｐ． ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ

２．２　 系统发育分析

通过构建木犀科植物和泡桐科植物的系统

发育树，获取北京丁香的亲缘关系，将其和 ３５
种木犀科和 ２ 种泡桐科植物的质体基因组采用

ＮＪ 法构建系统进化树，进行亲缘性关系分析。
系统发育分析结果显示：绝大多数分支都获得

了 １００％的支持率，且同属植物聚为一支，进一

步表明研究结果的准确性和可靠性。 系统发育

树可以分为 ２ 个大支。 第一大支是所有的木犀

科植物聚为一支，其中丁香属植物、女贞属、流
苏树属和岛腊树属各聚为一支，所有的丁香属

植物和女贞属植物又聚为一支，这表明与丁香

属植物亲缘关系最近的是女贞属植物；北京丁

香与暴马丁香（ Ｓ． ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ ｓｕｂｓｐ． ａｍｕｒｅｎｓｉｓ）亲

缘关系最为密切，ＮＪ 进化树表明二者以 １００％的

强支持率聚为一小支（图 ５）。 第二大支为外类

群泡桐科植物聚为一支（图 ５）。

３　 讨论

本研究对北京丁香质体基因组进行了分析，
并基于质体基因组构建了系统进化树。

研究结果表明，北京丁香质体基因组的序列

全长为 １５５ ８１９ ｂｐ，其中 ＬＳＣ、ＳＳＣ、ＩＲＡ、ＩＲＢ 长度

分别为 ８７ ０５５、４０ ０６４、１４ ３５０ 和 １４ ３５０ ｂｐ，其结

构与许多其他被子植物相同均为四分的环状结

构，这与前人研究的暴马丁香［４１］、辽东丁香［４２］、
四川丁香［４３］、紫丁香［４４］ 的结论一致。 北京丁香

质体基因组的 ＧＣ 含量为 ３８. ０６％，这一结果和木

樨科近缘物种相近［４５］。 通过对北京丁香 ２０ 种氨

基酸密码子偏好性使用研究发现，有 ３０ 个密码子

ＲＳＣＵ 值大于 １，其中 ２８ 个密码子以碱基 Ａ ／ Ｕ 结

尾；３１ 个密码子的 ＲＳＣＵ 值小于 １，其中有 ２９ 个

密码子以碱基 Ｇ ／ Ｃ 结尾，因此以 Ｇ ／ Ｃ 结尾的使用

偏好性在北京丁香质体基因组密码子中是存在

的，且色氨酸无密码子偏好性，这一结果与暴马丁

香［４１］和辽东丁香［４６］ 的结果一致。 分析北京丁香

的密码子使用偏好性对于揭示其遗传信息传递的

规律具有重要的研究价值。
基于北京丁香及 ３６ 种植物的质体基因组序列

的 ＮＪ 系统发育树研究表明，北京丁香与丁香属植

物暴马丁香（Ｓ． ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ ｓｕｂｓｐ． ａｍｕｒｅｎｓｉｓ）亲缘关

系较近，这是因为二者均为短花管组，都属于网脉

丁香（Ｓ． ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ）的变种，具有及其相似的形态特

征，并且二者的花部性状都容易变异，主要靠蒴果
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的形状进行区分，同时二者含有相同的染色体数

目［４７］。 而暴马丁香和北京丁香都与女贞属植物的

亲缘关系较近，与其它丁香属植物的关系较远。 且

所有的丁香属植物与女贞属植物以 １００％支持率聚

为一支，这是由于两属植物在形态上存在高度的相

似性［４１］。 基于质体基因组的系统发育分析，本研

究进一步证实了暴马丁香和北京丁香与女贞属植

物的密切亲缘关系，这一结论与之前对暴马丁香的

质体基因组研究结果高度一致［４１］，为理解这两类

植物的进化关系提供了有力证据。

图 ５　 基于 ３５ 种木犀科植物和 ２ 种泡桐科植物完整质体基因组的 ＮＪ 系统发育树

Ｆｉｇ．５ ＮＪ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ３５ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｏｌｅａｃｅａｅ ａｎｄ ２ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｐａｕｌｏｗｎｉａ

４　 结论

北京丁香质体基因组全长 １５５ ８１９ ｂｐ，为典

型的四分体结构，碱基 ＧＣ 含量 ３８. ０６％，共注释

了 １３１ 个基因，包括 ３６ 个 ｔＲＮＡ 基因，８ 个 ｒＲＮＡ

基因和 ８７ 个蛋白质编码基因；在该质体基因组的

密码子组成中存在以 Ｇ 和 Ｃ 结尾的使用偏好性；
在北京丁香质体基因组中仅发现正向重复序列和

回文重复序列；ＮＪ 系统发育树表明北京丁香与丁

香属植物暴马丁香亲缘关系较近，这与传统分类

的处置一致，二者都是网脉丁香的亚种；丁香属植
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物与女贞属植物亲缘关系较近，女贞属为单系类

群，而丁香属为并系类群。
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